





The  gram‐positive,  lancet‐shaped  bacteria  Streptococcus  pneumoniae  thrives  in  almost  any 
environment. Under certain conditions this pathogen can cause several infections such as meningitis, 
otitis media, endocarditis or pneumonia.  
Genome‐scale  metabolic  networks  (GSMs)  are  commonly  used  to  study  phenotype‐genotype 
relationships using biochemical, physiological and genomic  information. These  relationships might 
shed some light on identification of targets for metabolic engineering or, in the case of S. pneumoniae, 












representing an  increase of almost 9 and 15% when compared  to  those of KEGG and Uniprot. An 
extended comparison revealed that a large number of genes (359 and 271 when compared to Uniprot 




encode  transporters. The biomass equation was adapted  from  close‐related organisms  such as B. 








retrieved  from  literature. The  results obtained were very  similar  to  the ones described  in  in vitro 
studies elevating the confidence level of the reconstructed model. 
